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Zurich 湖等）においては 1 回の調査で 3～5 水深より採水し、得られた湖水からフィルターに




は checkM にて、ウイルスゲノムの品質は terminal redundancy の有無によって評価した。ゲノ
ム上の遺伝子は Prodigal によってアミノ酸配列に翻訳した後、UniRef90 データベースに対す
る DIAMONDによる相同性検索等によってアノテーションした。 
 その結果、これまでに琵琶湖のサンプルにおいて、57 の細菌ドラフトゲノム、183 の完全長ウ
イルス配列が得られた（その他の湖のサンプルは解析中である）。細菌ゲノムからは acI, LD12, 
Limnohabitans,等の、淡水湖において量的に優占し、物質循環や微生物食物網において重
要な機能を担うと考えられる系統のゲノムが多数得られたほか、深水層のメタゲノム解析から
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